























patient  admitted  in  the  Intensive‐Care  Unit  of  a  Spanish  Hospital,  and  with  previous 
occupational  exposure  to  live  pigs,  by whole‐genome‐sequencing  (WGS).  The  sample was 
obtained  during  routine  surveillance  for  MRSA  colonization.  Purified  genomic  DNA  was 
sequenced  using  Illumina  HiSeq  2000  and  processed  using  conventional  bioinformatics 
software.  The  two  isolates  recovered  were  both  S.  aureus  t011/ST398  and  showed  similar 
resistance‐phenotypes,  other  than  methicillin  susceptibility.  The  possession  of  antibiotic 
resistance genes was  the  same,  except  for  the mecA‐gene  located  in SCCmecV  in  the MRSA 
















a  livestock‐associated  (LA)  lineage  [1]  found  in people and animals, demonstrating  little host 
species specificity. People having contact with farm animals or living close to a farm are at higher 









During  routine  hospital  surveillance  to  detect  S.  aureus  and MRSA  colonization  in  the 
Intensive‐Care Unit (ICU) of a Spanish Hospital, a nasal sample of a noninfectious disease patient, 
who worked as a truck driver transporting live pigs, was cultured. Two S. aureus ST398 strains 













typing  of  the  resulting  assembly  confirmed  them  to  be  ST398  and was  used  to  identify  the 
livestock‐associated  lineage  canonical  SNPs.  The  genome  data were  placed  in  the  European 
nucleotide  archive  (http://www.ebi.ac.uk/ena)  under  accession  numbers  ERS659527  and 
ERS659528. 
2.3. Virulence and Antimicrobial Resistance Genotype 
The  two  strains  carried  the  following  antimicrobial  resistance  genes:  blaZ,  tet(M),  norA, 
lnu(B), dfrK, aadE, aac(6′)‐aph(2′′), and aadD. The gene mecA was only detected  in MRSA strain 
C6828, and tet(L) was found in the two strains. In strain C6828, only 902 of 1377 nucleotides (66%) 
were  present.  It  is  important  to  note  that  the  tet(M)  gene  is  strongly  linked with  livestock‐
associated  ST398  lineage,  and  that  neither  strain  possessed  genes  from  the  immune  evasion 
cluster such as the scn, chp, or sak genes, which are considered as human host genetic markers 
[2,3]. Resistance against lincosamides, aminoglycosides, and trimethoprim seems to be a frequent 
finding  in  the  livestock  lineage,  and  fluoroquinolone‐resistance  has  also  been  described  [1]. 
Lastly, according to the three canonical SNPs described by Stegger et al., these strains belonged 
to the livestock clade. The results indicate that, despite the fact that both strains were recovered 
from  the  same  patient,  they  seem  to  be  from  a  livestock  origin,  but  C6829  has  lost  some 
characteristics, notably the presence of mecA gene. 































































A nasal swab was  taken  from a male patient who was admitted at  the  ICU of a Spanish 
hospital as a result of cardiac disease with no evidence of infectious disease in 2014. This patient 
had regular contact with livestock through his work as the driver of a truck transporting pigs. 
The  sample  was  inoculated  onto  blood  agar  (5%  sheep  blood),  colistin  nalidixic  agar,  and 




were  recovered  from blood agar plates  (detected approximately  in a proportion 1:1), and  the 
species confirmed by amplification of the species‐specific nuc gene [15].   
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3.2. Molecular Typing and Antimicrobial Susceptibility Testing 





















of  rep  genes,  were  identified  using  ResFinder  v2.1  [24],  VirulenceFinder  v1.5  [25],  and 
PlasmidFinder v1.3 [26], respectively. Local BLAST was performed to find Pathogenicity Islands 
according  with  the  Pathogenicity  Island  Database  (PAIDB,  http://www.paidb.re.kr).  PHAge 
Search Tool was run to determine the presence of prophage sequences [27]. 
3.4. Phylogenetic Analysis 




against  the  SO385  reference  genome  using  SMALT 
(http://www.sanger.ac.uk/resources/software/smalt/) to identify SNPs , which were then used to 
generate  the phylogenetic  tree. RAxML  implemented a GTR Gamma  substitution model  and 
rapid bootstrapping. 
4. Conclusions 




Supplementary  Materials:  The  following  are  available  online  at  www.mdpi.com/xxx/s1,  Figure  S1: 
Phylogenetic tree showing the two strains sequenced in this study (C6828 and C6829, highlighted with red 
quadrangle)  in  the  context  of  previously  sequenced  ST398  isolates.  Table  S1:  Single  nucleotide 
polymorphisms  (SNPs)  and  insertions  or  deletions  (INDELs)  in  the  core  genome  alignment  of  C6828 
(MRSA) and C6829 (MSSA) isolates. Table S2: Unique genes in MRSA (C6828) and unique genes in MSSA 
(C6829) isolates with coverage and identity compared to the same features in the SO385 genome indicated. 
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